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Vietody

Mikrobiom jelitowy dzikich zwierzat podlega réznym
wptywom srodowiska, w tym zmianom
antropogenicznym. Udowadniano, ze takze urbanizacja
silnie wptywa na mikrobiom dzikich zwierzat miejskich,
za$ ukierunkowane zmiany jego sktadu mogg byc¢
jednym z decydujacych czynnikdéw pozwalajgcych na
zaadaptowanie sie do nowego Srodowiska zycia.

W niniejszej pracy badano jakie zmiany w mikrobiocie
jelitowej ssakdw moga by¢ obserwowane w zaleznosci
od stopnia zurbanizowania otoczenia. Jako modelowy
gatunek badawczy wykorzystano myszarke polng
(Apodemus agrarius) — synurbijnego  gryzonia
wystepujacego powszechnie na terenach rolniczych i
zurbanizowanych.

Prébki katu pobrano od myszy z terenéw

wiejskich oraz matego, sredniego i duzego miasta

(Rys. 1). DNA z prébek katu wyizolowano za
pomocg PurelLink Microbiome DNA purifiaction
Kit (Invitrogen). Sktad mikrobioty bakteryjnej
jelita myszy okreslono poprzez metabarkoding

genu 16S rRNA (fragment V3-V4). NGS wykonano

w technologii lllumina NovaSeq 6000 w firmie
BMKgene. Analize a i bioréznorodnosci
mikrobioty przeprowadzono za pomocg
programoéw: Qiime2, Metastats i Lefse. Analize
funkcjonalng i korelacji wykonano przy uzyciu,

odpowiednio, BagBase i R (pakiet Vegan i Hmisc).

Miejsce A

Tereny rolnicze (kontrola) 20 prébek z lokalizacji
oznaczonych skrotem Ri T

Miejsce B
Mate miasto (Chetm)

20 prébek z lokalizacji oznaczonych skrétem Ci K

Miejsce C
Srednie Miasto (Lublin)

10 proébek z lokalizacji oznaczonej skrotem H

Miejsce D
Duze miasto (Warszawa)

20 probek z lokalizacji oznaczonych skrétem SKi DS

Rys. 1. Miejsca poboru prébek mikrobiomu jelitowego
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Rys. 2. Wzglednailos¢ bakterii z danego rodzaju skategoryzowanych wedtug ogélnego miejsca pochodzenia lub szczegétowej

lokalizacji (objasnienia symboli patrz Rys. 1)
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Rys. 3. Réznice we wskazniku Shannona miedzy grupami
(objasnienia symboli patrz Rys. 1)
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Rys 4. Analiza zawartosci potencjalnie
patogennych bakterii w badanych lokalizacjach
(objasnienia symboli patrz Rys. 1)
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Rys 6. Analiza kanoniczna korelacji (CCA) miedzy sktadem mikrobioty a
wielkoscig populacji i powierzchnig miasta.
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Rys. 7. Kladogram uzyskane z analizy LEfSe pokazujgce taksony bakterii o istotnie
réznych wartosciach liczebnosci w badanych lokalizacjach.
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Rys. 5. Analiza niepodopbienstwa sktadu mikrobioty
metoda PCoA

* Mikrobiota jelitowa badanych populacji myszy
rézni sie znaczaco, jednak réznice te byty
zdeterminowane gtéwnie przez lokalne
czynniki, a w mniejszym stopniu przez
wielkos¢ miasta, w ktérym bytowaty.

* lzolacja od pozamiejskiego srodowiska nie
prowadzi automatycznie do rozwoju
»miejskiego mikrobiomu”.

* Zaobserwowana oporno$é mikrobioty myszy
polnej na zmiany zwigzane z urbanizacjg moze
wynikac z roli jaka, dla fauny miejskiej, petnig
tereny zielone, zapewniajgce dostep do
nieantropogenicznych zrédet pozywienia.

* Ekspozycja na Srodowisko naturalne na
terenach zielonych moze stuzy¢ jako
katalizator przemian mikrobiomu,
zapewniajgc wczesniej niedoceniany wktad w
utrzymanie rodzimych zbiorowisk
drobnoustrojow jelitowych u ssakow
miejskich.




